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Resumen: El arroz se domesticó hace más de 6.500 años en una región de clima tropical
situada en el sureste asiático. Desde allí, el cultivo se extendió al resto del mundo
diversificáandose, mediante mutaciones espontáneas o hibridaciones, con la aparición de
alelos en genes clave que aportaban cualidades que favorecían la adaptación a las nuevas
regiones alcanzadas y que han facilitado el desarrollo de plantas adaptadas a los nuevos
ambientes. El estudio de la diversidad genética y los cambios fenotípicos asociados, permite
realizar asociaciones que son útiles para entender los procesos biológicos de la planta y
también permite aprovechar de manera eficiente los recursos genéticos en los programas de
mejora. En el laboratorio, llevamos en marcha estudios sobre la diversidad del arroz
adaptado a clima templado. Entre los objetivos está la variabilidad en los genes reguladores
de la floración. El arroz se considera como una especie de día corto. Sin embargo, en
Europa, el cultivo se realiza en verano, cuando los días son largos. Hemos analizado los
alelos de los genes reguladores de la floración presentes en una colección de variedades
adaptadas a clima templado y hemos podido determinardiferencias respecto a las variedades
de clima tropical que permiten que florezcan en días largos.
También estamos obteniendo el perfil genético de una colección amplia de variedades
modernas y antiguas, adaptadas al clima templado. Para ello hemos obtenido y analizado la
secuencia del genoma de variedades representativas. A partir de los datos de las secuencias
estamos diseñando un microchip de DNA con 3000 polimorfismos que permitan distinguir, a
nivel molecular, las variedades que son cultivadas en nuestro entorno, así comoel desarrollo
de marcadores moleculares, útiles en los programas de mejora de variedades.
El arroz (Oryza sativa L.), tal y como lo conocemos, surgió hace más 6.500 años en una
región del sureste asiático situada entre los trópicos, desde dónde se extendió al resto del
mundo. Según hallazgos arqueológicos, la región baja del río Yangtze fue una de las primeras
zonas de cultivo de arroz del mundo (Fuller et al, 2009). Estudios comparativos de las
secuencias de los genomas de cientos de variedades actuales, ancestrales y silvestres han
permitido dibujar un mapa de la variación genética de la especie en donde destacan por su
trascendencia dos eventos independientes de domesticación ocurridos en dos localizaciones
próximas de la China actual. En un primer evento, el arroz japonica se domesticó por primera
vez, a partir de una población específica de Oryza rufipogon en la zona media delrío Perla, al
sur de China. Casi inmediatamente, los arroces de tipo indica y aus se desarrollaron mediante
subsiguientes cruzamientos de este nuevo arroz japonica con variedades locales de arroz
silvestre (Huang et al, 2012). Desdeesta región, el arroz ha extendido su cultivo adaptándose
a nuevas áreas hasta alcanzar latitudes alejadas de los trópicos. El arroz de tipo indica
permaneció en las regiones tropicales y subtropicales mientras que el de tipo japonica se
extendió hacia zonas subtropicales y templadas, dividiéndose a su vez en los grupos tropical,
templado y aromático. En su expansión, el cultivo del arroz ha atravesado un gradiente de
condiciones climáticas diversas desdeel clima tropical, con temperaturas suaves a lo largo de
todo año y días de duración igual a las noches, hasta climas templados con veranos cálidos y
días largos e inviernos fríos con días cortos. Mediante mutaciones espontáneas o
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hibridaciones, el arroz ha ido diversificándose con la aparición de alelos en genes clave, que
han facilitado el desarrollo de plantas adaptadas a los nuevos ambientes.
Diversificación y adaptación a condiciones diferentes del fotoperiodo
Unadelas dificultades que superó el cultivo del arroz en su expansión fue el alargamiento de
los días a medida que se alejaba de los trópicos. El arroz es una especie sensible al
fotoperiodo y se ha considerado siempre una especie adaptada al día corto. Sin embargo, para
evitar el frío, en latitudes norte el arroz se cultiva en verano, cuando los días son largos. Para
adaptarse a estas nuevas condiciones, el genomadel arroz sufrió una serie de trasformaciones
que modificaron numerosos genes que gobiernan el desarrollo de la planta, entre los que se
encuentran los genes que regulan la floración. Dada la importancia de la floración, los genes
que la controlan han sido moldeados bajo una fuerte selección natural y, en consecuencia, la
variación alélica que presentan debe ser evidente como consecuencia del gradiente ambiental
que ha atravesado el arroz a lo largo de su expansión. La regulación de la floración en el tipo
de arroz que se cultiva en día corto está controlada por la expresión del gen Hd3a (Heading
date3a). Hd3a codifica el florígeno, el compuesto señalizador que viaja desde las hojas hasta
el ápice dónde provoca la transición desde la fase vegetativa a la fase reproductiva. En día
largo, no hay floración porque Hd3a está inhibido por HD1 (Heading Date 1). HD1 percibe la
presencia de fitocromos de forma que, cuando éstos se acumulan por la mayor duración del
día, se produce la inhibición de Md3a. Para adaptarse a las condiciones de fotoperiodo largo,
el tipo de arroz que ha llegado a las latitudes norte ha desarrollado estrategias particulares que
evitan la inhibición de HD1. Por medio del estudio dela variabilidad de los genes reguladores
hemos podido comprobar que eneste tipo de arroz, por ejemplo, se ha sustituido la función de
Hd3a por la de RFT1 (RICE FLOWERING LOCUST1), otro gen de la misma familia también
con funciones de florígeno que está regulado por factores independientes de HDI (Figura 1).
Hd3a y RFT1 son los únicos miembros de una familia de 13 genes que son capaces de ejercer
de florígenos. En el tipo de arroz adaptado a días largos, se ha comprobado que mientras
Hd3a juega un papel principal y RF77 minoritario en día largo, las funciones de ambos genes
se invierten en condiciones de día corto. Este hecho también explica el motivo porel que las
variedades japonica son menos sensibles al fotoperiodo que las variedades indica. La
sensibilidad al fotoperiodo viene dada por la acción de los fitocromos sobre HD1 que a su vez
actúa sobre Hdía (Andrés et al, 2009), por lo que al disminuir la influencia de esta ruta de
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Figura 1.- regulación de la floración en variedades de arroz adaptadas a día largo
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Una segunda estrategia para evitar la inhibición de la floración por la acción de HDI es la
aparición de alelos defectuosos de AD. Estudios de la variabilidad genética de HD/ indican
que la aparición de alelos defectuosos de HD/ se produjo en un momento temprano de la
domesticación y que sirvió de ayuda para la diversificación del tiempo de floración en el arroz
y, por lo tanto, para la adaptación del cultivo a zonas de fotoperiodo largo (Fujino et al.,
2010). Es más, mediante análisis de QTLs, HD/ ha sido identificado como uno de los genes
candidatos responsables de la variación en la floración entre O. rufipogon y O. nirvana, que
es de hecho una variedad que se considera una forma anual de O. rufipogon (Grillo et al,
2009). Se calcula que más del 95% delas variedades de tipo aus, cultivado en una región de
India, posee alelos no funcionales de HDI y se piensa que este hecho fue clave para su
adaptación a esta zona de cultivo (Fujino et al., 2010). Nuestro grupo ha analizado los alelos
de HD] presentes en 55 variedades cultivadas en latitudes norte, en su mayoría europeas, y
hemos encontrado que casi la mitad de las variedades contienen alelos de 4D7 que producen
proteínas que no funcionales, por estar incompletas o poseer una parte defectuosa (Naranjo,
2011). La existencia de alelos no funcionales de /7D7 también se da en otras variedades
cultivadas en zonas tropicales. Por otro lado, se constató que los genes Hd3a y RFT! están
altamente conservados en estas poblaciones, detectándose la presencia de un alelo mayoritario
de cada uno deellos, mientras que por el contrario 4D/ presenta en general una variabilidad
alta entre sus distintos alelos. Así, en las 55 variedades analizadas, por ejemplo, observamos
14 alelos diferentes de HD7 (Naranjo, 2011). La aparición de alelos no-funcionales de 9D/
supuso, por tanto, un evento importante en la adaptación del cultivo a zonas nuevas, aunque
es posible que la disminución del papel de este gen, vía Hd3a, en la regulación de la floración
en día largo también haya influido en la alta variabilidad de 4D/ provocando una escasa
presión evolutiva sobre este gen y, por lo tanto, la aparición de una variabilidad alta.
La diversidad genética en las variedades adaptadas a clima templado
La distribución del cultivo del arroz por las diferentes áreas geográficas produjo la
diversificación de la especie y la aparición de numerosos alelos que conferían características
adecuadas a las nuevas condiciones, tales como temperaturas bajas, fotoperiodo largo o
seguía. También se ha observado un flujo de los nuevos alelos entre variedades y de esta
forma,se han ido perfilando las variedades actuales.
Por otro lado y tras la explosión de variabilidad genética provocada por la migración, se ha
producido un estrechamiento del acervo genético. Las características particulares, tanto
agronómicas comofisiológicas y morfológicas, del tipo de arroz que se cultiva en cada zona
exigen la presencia de alelos específicos en genes clave que confieran las cualidades
necesarias de adaptabilidad. Este hecho necesariamente implica desarrollos básicamente
locales en el campo de la mejora genética del arroz que se traducen en endogamiasaltas entre
las variedades que se cultivan en áreas con condiciones climáticas parecidas. En este contexto,
la variabilidad genética ha disminuido considerablemente debido a años de continua selección
genética y generación de nuevas variedades, con el añadido del abandonodelas de variedades
antiguas. Por este motivo, es difícil encontrar parentales para los programas de cruzamientos
con una tipología de planta que no esté demasiado alejada de la local y que no introduzca
características colaterales no deseadas en la zona. Una práctica habitual hoy en día es el
rastreo en los bancos de germoplasma en busca de alelos naturales presentes en variedades
antiguas y en especies silvestres de genes implicados en caracteres agronómicos de interés,
como la tolerancia a seguía, y que han sido abandonados porque no fueron seleccionados en
su momento.
Los avances de los últimos años en los campos de la Genómica y la Secuenciación han
facilitado el desarrollo de herramientas que permiten analizar la variabilidad genética de una
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especie de forma minuciosa. La ultrasecuenciación y los tratamientos estadísticos posibilitan
de hechoel desarrollo de mapas de alta densidad de marcadores moleculares y, porlo tanto, la
obtención de perfiles genéticos específicos de cada variedad. Hoy en día, se están
secuenciando genomas de decenas sino miles de variedades y desarrollando mapasfísicos de
alta densidad que permiten hacer estudios de asociación e identificar polimorfismos en genes
o fragmentos de cromosomas asociados a fenotipos de interés agronómico, como altura, el
rendimiento o tolerancia a estrés (Huang et al, 2012; Xu et al, 2011). La identificación de las
variantes de genes responsables de características concretas no sólo es útil para el estudio de
la evolución y los procesos biológicos implicados en el desarrollo del arroz, sino que también
tiene una aplicación práctica ya que permite la introducción del carácter en otras variedades
mediante cruzamiento y seguimiento con marcadores de una manera eficaz. Una vez
identificados estos genes, la introducción de alelos deseables desde una variedad portadora a
una variedad élite se realiza mediante programas de cruzamientos y selección asistida por
marcadores. Los microchips de DNA se están utilizando para genotipar e identificar
polimorfismos en genes conocidos entre variedadesdiferentes y, también, para realizar mejora
asistida por marcadores (MAS). La aplicación de estas tecnologías moleculares y genómicas
genera un conocimiento, que facilita la mejora y permite que ésta sea relativamente rápida y
dirigida.
Para trazar un mapa de la diversidad genética existente en el arroz cultivado en zonas
templadas, que nos sea útil para aplicarlo a los programas de mejora de nuestra Comunidad
hemos diseñado una estrategia basada en el uso de herramientas genómicas. El objetivo es
identificar variantes de genes de interés agronómico en variedades japonica, adaptadas a
fotoperiodo largo, que faciliten la obtención de un listado de marcadores para el diseño y
utilización de chips de genotipado en programas de mejora de arroz en Europa. Para ello,
hemos generado una colección de 150 variedades que representan la diversidad genética de
las variedades, tanto antiguas como actuales, adaptadas al clima templado. Por un lado,
estamos obteniendo datos fenotípicos de cada una deellas relacionados con la floración, el
rendimiento y la tolerancia a estrés abiótico. Los datos del fenotipo son esenciales para poder
realizar la asociación con el genotipo de cada variedad. Por otro lado, hemos obtenido la
secuencia del genoma de 10 variedades representativas del acervo genético presente en zonas
templadas con un clima similar al mediterráneo. Para poder contrastar la estructura y el
contenido del genoma de cada una, estas secuencias se comparan con el genoma de
referencia, Nipponbare en el caso del arroz tipo japonica. A modo de ejemplo, podemos
observar que Senia difiere en más de 10.000 polimorfismos comparado con Nipponbare,
mientras que Bomba, una variedad más distante, presenta más de 20.000 polimorfismos. Los
datos de las secuencias de estos genomas están siendo analizados con el fin de obtener un
panel de 3.000 polimorfismos (SNPs), que distinga entre las diferentes variedades. Con esta
información pretendemos generar una micromatriz de DNA que posibilite la obtención del
perfil genético de las 150 de variedades de arroz japonica, adaptadas a climas templados y
entre las que se encuentran posibles parentales potenciales para programas de mejora. El uso
del chip de genotipado, generará mapas de alta densidad con marcadores moleculares que
darán una visión general de la diversidad alélica de las variedades de arroz adaptadas a climas
templados, permitirá establecer los grados de parentesco entre las variedades, y analizar las
bases genéticas de caracteres de interés agronómico al contrastar los datos del genotipo con
los del fenotipo. Todos estos desarrollos facilitarán la mejora de variedades de arroz
adpatadas a climas templados comoel nuestro.
49
Jornada Técnica Internacional de Investigación en Arroz
Sueca,7 y 8 de febrero de 2013
Referencias
Andrés F., Galbraith D.W., Talon M. y Domingo C. (2009) Analysis of PHOTOPERIOD
SENSITIVITYS sheds light on the role of phytochromes in photoperiodic flowering in
rice. Plant Physiol 151, 681-690.
Fujino K., Wu J., Sekiguchi H., Ito T., Izawa T. y Matsumoto T. (2010) Multiple
introgression events surrounding the Hd/ flowering-time gene in cultivated rice, Oryza
sativa L. Mol. Genet. Genomics 284, 137-146.
Fuller et al (2009) The domestication process and domestication rates of rice: spikelet bases
from the Lower Yangtze. Science 323, 1607-1610
Grillo M.A., Li C., Fowlkes A.M., Briggeman T.M., Zhou A., Schemske D.W. y Sang T.
(2009) Genetic architecture for the adaptive origin of anual wild rice, Oryza nivara.
Evolution 63, 870-883.
Huang X. et al. (2012) A map of rice genome variation reveals the origin of cultivated rice.
Nature 490, 497-501
Naranjo L. (2010) Caracterización de la variación natural de genes reguladores de la floración
en cultivares de tipo japonica de Oryza sativa. Trabajo fin de carrera. UPV.
Xu X.et al. (2011) Resequencing 50 accessions of cultivated and wild rice yields markers for
identifying agronomically important genes. Nature Biotech 30, 105-11
50
